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ABSTRAK

Penyejajaran antar barisan DNA digunakan untuk melihat tingkat ke miripan
dari barisan DNA tersebut. Sebagian besar metode dalam penyejajaran barisan
menggunakan pendekatan program dinamik. Salah satu metode yang sering
digunakan adalah metode Needleman-Wunsch. Pada metode Needleman-Wunsch
semua karakter pada barisan-barisan tersebut disejajarkan sehingga dapat terlihat

kemiripan dari barisan-barisan DNA tersebut.

Metode yang digunakan dalam tugas akhir ini tidak menyejajarakan seluruh
karakter dari barisan-barisan DNA. Metode ini hanya menyejajarkan pasangan
segmen dari dua barisan DNA. Hasil dari metode ini adalah pasangan segmen dari

dua barisan DNA yang memiliki kemirian paling besar.

Kata kunci : Penyejajaran Lokal, Smith-Waterman, Penyejajaran Dua Barisan

v+52 him.;lamp

Bibliografi: 3 (1981 - 2006)
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BAB |

PENDAHULUAN

1.1Latar Belakang

Bioinformatika adalah ilmu yang mempelajari penerapan teknik
komputasional untuk mengelola dan menganalisis informasi biologis.
Bidang ini mencakup penerapapan metode-metode matematika, statistika,
dan informatika untuk memecahkan masalah-masalah biologis, terutama
yang berhubungan dengan barisan DNA, asam amino serta informasi

yang berkaitan dengannya.

Salah satu masalah yang cukup sering dibahas adalah barisan D NA
(Deoxyribonucleid Acid). DNA merupakan polimer yang terdiri dari tiga
komponen utama, yaitu gugus fosfat, gula deoksiribosa, dan basa
nitrogen. DNA terdiri atas dua untai yang berpilin membentuk struktur
heliks ganda. Pada struktur heliks ganda, orientasi rantai nukleotida pada
satu untai berlawanan dengan orie ntasi nukleotida untai lainnya. Hal ini
disebut sebagai antiparalel. Masing-masing untai terdiri dari rangka
utama, sebagai struktur utama, dan basa nitrogen, yang berinteraksi
dengan untai DNA satunya pada heliks. Kedua untai pada heliks ganda
DNA disatukan oleh ikatan hidrogen antara basa-basa yang terdapat pada
kedua untai tersebut. Empat basa yang ditemukan pada DNA adalah

adenine (dilambangkan A), sitosin (C, dari cytosine), guanin (G), dan timin
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(T). Adenin berikatan hidrogen dengan timin, sedangkan guanin berikatan
dengan sitosin. Keempat basa nitrogen tersebut membentuk suatu
barisan nucleotida dimana setiap individu memiliki suatu barisan
nucleotida yang unik. Suatu barisan DNA dapat dinyatakan sebagai suatu
barisan karakter adenine (dilambangkan A), sitosin (C, dari cytosine),

guanin (G), dan timin (T).

Dalam jangka waktu tertentu pada suatu barisan DNA dapat
berevolusi sehingga terbentuk suatu barisan DNA baru yang memiliki
kemiripan dengan DNA sebelumnya. Evolusi pada barisan DNA itu dapat
berupa perubahan (substitution) karakter, penghilangan (deletion)
karakter, dan penyisipan (insertion) karakter. Setiap organisme dalam

suatu species memiliki kemiripan dalam batas tertentu.

Untuk melihat seberapa besar tingkat kemiripan dari dua barsan DNA
dilakukanlah penyejajaran barisan. Penyejajaran barisan merupakan
metode dasar dalam menganalisa barisan. Metode ini digunakan untuk
mempelajari evolusi barisan-barisan DNA yang berasal dari leluhur yang

sama.

Pada umumnya penyejajaran barisan menggunakan program dinamik.
Beberapa metode yang sering digunakan untuk menyejajarkan barisan
adalah Needleman-Wunsch. Pada metode Needleman-wuncsh digunakan

untuk menyusun penyejajaran global diantara dua atau lebih barisan.
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Pada metode ini semua kemungkinan penyejajaran dipertimbangkan
untuk memperoleh penyejajaran yang optimum. Tujuan dari penggunaan
metode Needleman-Wuncsh adalah untuk melihat kemiripan dari dua
buah barisan DNA atau lebih. Jika kemiripan dari dua barisan DNA ini
tinggi maka dipercaya kedua barisan DNA ini berasal dari satu leluhur

yang sama.

Dalam banyak aplikasi, dua barisan belum tentu mempunyai similaritas
secara keseluruhan, tetapi bisa saja hanya mengandung pasangan
segmen dari kedua barisan yang memiliki kemiripan yang tinggi. Metode
yang biasa digunakan untuk mencari pasangan segmen tersebut adalah

metode Smith-Waterman

Dalam tugas akhir ini kita akan mencari pasangan segmen dari dua
barisan DNA yang telah disejajarkan yang memiliki tingkat ke mirpan

paling tinggi dari dari pasangan segmen lainnya menggunakan metode

smith-Waterman.

1.2Perumusan Masalah

Bagaimana menentukan pasangan segmen dari dua barisan yang

memiliki kemiripan paling besar.
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1.3Tujuan Penulisan

Tujuan dari penulisan tugas akhir ini adalah ingin melakukan
penyejajaran segmen dari dua barisan yang memiliki kemiripan paling

tinggi dengan menggunakan metode Smith-Waterman.

1.4Pembatasan Masalah

e Jumlah barisan yang ada dibatasi hanya untuk 2 barisan saja.

1.5Sistematika Penulisan

Tugas akhir ini terdiri dari lima bab. Bab I berisi pendahuluan. Bab I
berisi landasan teori yang membahas tentang Penyejajaran barisan. Bab Il
membahas metode Penyejajaran lokal pada dua barisan dengan
menggunakan metode Smith-Waterman. Bab IV berisi implementasi metode
Smith-Waterman dengan menggunakan software Matlab 7.0.1. Bab V berisi

kesimpulan yang didapat dari hasil Penelitian ini.
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BAB I

PENYEJAJARAN BARISAN

Dalam proses mencocokan dua atau lebih DNA tidak mungkin kita
menemukan kesamaan 100% karena seperti dijelaskan sebelumnya, DNA
bersifat unik. Namun, karena panjang DNA (jumlah rangkaian gugus karbon)
dua atau lebih organisme tidak selalu sama, maka proses yang digunakan
bukanlah ‘pembandingan’, melainkan ‘penyejajaran’. Seperti dijelaskan
sebelumnya suatu barisan DNA dapat dinyatakan sebagai barisan karakter
dari adenine (dilambangkan A), sitosin (C, dari cytosine), guanin (G), dan

timin (T).Hal yang sama juga diterapkan dalam proses penyejajaran protein.

Penyejajaran DNA dapat dilakukan antar dua barisan (pairwise
Alignment) dan lebih dari dua barisan (multiple Alignment). Dalam tugas

akhir ini yang akan dibahas adalah konsep dasar dari penyejajaran segmen

antara dua barisan DNA.
2.1. Definisi penyejajaran dua barisan

Penyejajaran dua buah DNA adalah memberikan nilai kecocokan kedua DNA
tersebut. Semakin tinggi nilainya, berarti kedua DNA tersebut semakin mirip
satu sama lain, dan sebaliknya semakin rendah nilainya, berarti kedua DNA

tersebut semakin tidak mirip.
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Sebelum membahas penyejajaran dua barisan DNA, kita akan berikan
terlebih dahulu definisi sekaligus ketentuan suatu penyejajaran barisan.
Suatu penyejajaran barisan (sequence alignment) dapat didefinisikan dengan
ketentuan sebagai berikut :

1. Karakter-karakter dari suatu barisan DNA dipasangkan dengan
karakter-karakter dari barisan DNA lainnya

2. Adanya kemungkinan penyisipan spasi di depan, di belakang atau
ditengah-tengah barisan karakter sehingga barisan-barisan tersebut
memiliki panjang yang sama.

3. Urutan karakter pada barisan DNA yang telah disejajarkan sama
dengan urutan karakter pada barisan semula.

4. Tidak terjadi pemasangan seluruh karakter berupa spasi pada

barisan-barisan tersebut.

contoh 1:
Diberikan dua barisan , yaitu :

Barisan X = X X,X;....X, ;X

n-1"n

Barisan Y =Y, Y,Y5..Yr 1Y

Dimana x; menyatakan karakter ke i pada barisan X dan y; menyatakan

karakter ke j pada barisan Y. penyejajaran barisan X dan Y merupakan
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pemasangan karakter-karakter pada barisan X dan barisan Y berdasarkan

ketentuan penyejajaran barisan yang telah dijelaskan sebelumnya.

dari penjelasan tersebut terdapat kemungkinan pemasangan karakter untuk

penyejajaran barisan X danbarisan Y yaitu :

1. Pemasangan karakter tanpa adanya spasi
X1 X2 X3 ...|Xi|...... Xn
Y1Y2Y3...]Yj..... Ym
Dimana terdapat dua kemungkinan pada penyejajaran diatas yaitu

kedua karakter sama ( x =y, )atau kedua karakter berbeda ( x = Y;),

dimana x dan y; bukan spasi.

2. Pemasangan karakter dengan spasi
Bisa terjadi dua kemungkinan yaitu

a. Pemasangan karakter pada barisan X dengan spasi pada barisan
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b. Pemasangan karakter pada barisan Y dengan spasi pada barisan

X

X1X2X3 ... |eeen. Xn

Y1Y2Y3...]Yj..... Ym

2.2. Pemberian bobot pada penyejajaran dua barisan DNA

Telah dijelaskan sebelumnya bahwa penyejajaran DNA dilakukan
untuk melihat seberapa besar tingkat kemiripan antar barisan. Besar tingkat
kemiripan ini diukur dari suatu skor penyejajaran. Skor penyejajaran
merupakan suatu besaran yang melambangkan tingkat kemiripan antar
barisan DNA

Pada subbab ini akan dijelaskan mengenai pemberian skor pada
penyejajaran DNA. Pada penyejajaran barisan dipasangkan masing-masing
karakter pada suatu barisan dengan karakter atau spasi pada barisan lain.
Setiap pemasangan tersebut akan diberikan sebuah skor pemasangan. Skor
Penyejajaran merupakan total dari seluruh skor pemasangan antar karakter
pada pasangan barisan. Skor pemasangan apabila dua karakter sama
haruslah ditetapkan sebagai suatu nilai positif. Hal ini disebabkan kedua
barisan dikatakan semakin mirip jika skor penyejajarannya tinggi, sementara
skor penyejajaran kedua barisan tinggi apabila skor setiap pemasangan

karakter yang sama bernilai tinggi. Sebaliknya, nilai ketidakcocokan
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ditetapkan sebagai nilai negatif atau nol. Hal yang sama juga berlaku untuk

pemasangan karakter dengan spasi.

Berikut contoh ketentuan pemberian skor pada tugas akhir ini, yaitu
1. pemasangan antarkarakter yang sama akan diberikan skor 2,
2. pemasangan antarkarakter yang berbeda akan diberikan skor -1,

3. pemasangan karakter dengan spasi akan diberikan skor -1.

e Pada pemasangan barisan X dengan barisan Y

Jika x =y;, maka pemasangan tersebut diberi skor 2.
Jika x; # y;, maka pemasangan tersebut diberi skor -1.
e Padapemasangan x. dengan spasi dan pemasangan spasi dengan
y;diberikan skor -1. Begitu pula untuk semua pemasangan karakter

dengan spasi diberikan skor -1.

Contoh :
Diberikan penyejajaran barisan barisan :
X=GAGGTA

Y=G A TT_
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Skor pemasangan karakter G pada barisan X dengan karakter G
pada barisan Y adalah 2.
GIAGGTA
GTT_
Skor pemasangan karakter G pada barisan X dengan karakter T

pada barisan Y adalah (-1).

GAG|G|TA

G_G|T|T_

Skor pemasangan karakter A pada barisan X dengan spasi pada
barisan Y adalah (-1)

G|IA|IG GTA

GI_|GTT _

2.3. Menentukan Penyejajaran yang Optimum

Penyejajaran yang optimum adalah yang memiliki total skor

penyejajaran yang paling besar dari semua penyejajaran yang mungkin.

Contoh :

Diberikan dua barisan :

Barisan yang pertama adalah TTGA

Penyejajaran lokal...,Ilham Candra Budiman, FMIPA Ul, 2009.
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Barisan yang kedua adalah " TAA

Maka terdapat tiga kemungkinan penyejajaran skor penyejajaran terbesar

yaitu :

1| TTGA

T_AA

Dengan skor penyejajaran yaitu (2) + (-1) + (-1) + (2) =2

Atau

2| TTGA

TA_A

Dengan skor penyejajaran yaitu (2) + (-1) + (-1) + (2) =2

Atau

3| TTGA

TAA

Dengan skor penyejajaran yaitu (-1) + (2) +(-1) +(2) =2
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2.4. Penyejajaran Global dan Penyejajaran Lokal

Penyejajaran Global digunakan untuk melihat kemiripan dari dua

barisan DNA secara keseluruhan

Contoh :

X:GAGGT GIAG G

ACG GTAC

YACGGTAC

Segmen merupakan suatu subbarisan yang dibentuk dari unsur-unsur

Suatu barisan yang berurutan.

Contoh :

Diberikan barisanX='AAAGGGTTTCCC

Barisan ‘A A A G’ merupakan segmen dari barisan X

Barisan‘G G T T T C’ merupakan segmen dari barisan X

Barisan ‘G A G A  bukan merupakan segmen dari barisan X

Penyejajaran lokal digunakan untuk mencari pasangan segmen dari

dua barisan dengan kemiripan yang paling besar.

Penyejajaran lokal...,Ilham Candra Budiman, FMIPA Ul, 2009.



contoh penyejajaran lokal:

XIGAGGT

YACGGTAC

=
S
Y

~d

GGT

GGT

>
<
¥

) g
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BAB Il

METODE SMITH-WATERMAN

Metode Smith-Waterman bukan merupakan penyejajaran global
melainkan penyejajaran lokal. Disini kita akan mencari pasangan segmen

dari dua barisan yang memiliki tingkat kemiripan paling besar dibandingkan

pasangan segmen yang lain.
Misalkan diberikan Barisan

X = XX, X5....X, , X, dengan panjang karakter n, dan barisan

Y =VY,Y,Ys-Yn1 Y, dengan panjang karakter m.

Maka kita akan mencari pasangan segmen dari kedua barisan tersebut yang

memiliki kemiripan paling besar

14
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pertama-tama kita akan membuat tabel berukuran n+1 dan m+1

15

0 X1

X2

Xn-1

Xn

0 Hoo |Ho1

Ho,2

HO,n-l

HO,n

yi |Hio |Hia

Ha2

Hin1

Hl,n

y2 |Hzo |H2z

Hz2

H2,n-1

H2,n

Ym1 | Hn10 | Hm11

Hm-1,2

Hm-l,n-l

Hm—l,n

Ym Hm,o Hm.1

Hm,2

Hm,n-l

Hm,n

3.1. Menentukan Pembobotan pada Metode Smith-Waterman

Seperti yang dijelaskan sebelumnya pada penyejajaran barisan

terdapat skor penyejajaran yang menentukan tingkat ke miripan dari dua

barisan. Pada metode Smith-Waterman juga terdapat skor penyejajaran yang

menentukan tingkat kesamaan dari dua segmen dari dua barisan. Skor

penyejajaran pada metode ini juga merupakan total dari skor pemasangan

antar karakter pada kedua segmen. Skor pemasangan yang digunakan

yaitu:

Jika diberikan Barisan
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X =XX,X;....X, X, dengan panjang karakter n, dan barisan

Y =V,Y,Ys-.YnaY. dengan panjang karakter m.

Maka bobot pada pemasangan karakter x; pada barisan X dengan y; pada

barisan Y, dimana 1< i<ndan 1£j<m

S(%,Y;) =1.0 jika X, =y,
=-0.3 jika X # Y,
Wk = bobot pemasangan karakter pada barisan dengan spasi yang

memiliki panjang k
=1.0 + 0.3 * kdimana k adalah panjang spasi
Contoh:
Pada penyejajaran berikut :
AGTGGT
A_GA

Bobot dari pemasangan karakter T pada barisan pertama dengan A pada

barisan kedua
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AGTIGGT

A_ GA

Adalah -0,3

Dan bobot pemasangan karakter G pada barisan pertama dengan G pada

barisan kedua
AGTGGI|T
A _lG|A

Adalah 1.0

Contoh dari pemasangan barisan dengan spasi

bobot dari penyejajaran

AGTGGT

A G A

Adalah: 1.0+03*2=1+0,6=1,6
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3.2. Inisialisasi pada Metode Smith-Waterman

Pertama kita akan membuat tabel skor untuk metode Smith-Waterman.
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0 X1

X2

Xn-1

Xn

0 Hoo |Ho1

Ho,2

Ho.n-1

HO,n

yi |[Hio |Hia

Hiz2

Hin1

Hl,n

y2 |Hzo |H2a

Ho2

Ho n1

H2,n

Ym1 | Hn10 | Hm-11

Hm-1,2

Hm-l,n-l

Hm-l,n

Ym Hm,o Hm,1

Hm,2

Hm,n-l

Hm,n

Inisialisai pada metode Smith-Waterman

H,, =skor maskimum sebelum adanya pemasangan karakter.

H., =pemasangank karakter awal pada barisan X dengan spasi.

Karena pemasangan tersebut menandakan tidak adanya kesamaan

pada pemasangan segmen k karakter awal pada barisan X dengan spasi

sepanjang k pada barisan Y maka kita memberi skor pemasangannya
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bernilai O sehingga pemasangan tersebut tidak mempengaruhi nilai dari skor

penyejajaran segmen yang lain.

Contoh :

Pada penyejajaran barisan

X=AAA GGT

Skor penyejajaran dari penyejajaran tersebut merupakan total skor dari
skor sebelum adanya pemasangan karakter ditambah dengan skor
pemasangan tiga karakter A padan barisan X dengan tiga spasi pada barisan
Y ditambah skor pemasangan G dari barisan X dengan G dari barisan Y
ditambah skor pemasangan karakter G dari barisan X dengn karakter G dari
barisan Y ditambah skor pemasangan karakter T dari barisan X dengan

karakter T dari barisan Y.

Sehingga skor penyejajarannya menjadi :

0-(1+0,3x3)+1+1+1=0-19+3=1,1

sementara pasangan segmen yang memiliki kemiripan paling tinggi adalah

GGT

GGT

Dengan skor penyejajarannya adalah :
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1+1+1=3
Agar skor penyejajaran dari pasangan segmen
GGT
GGT
yang merupakan bagian dari penyejajaran
AAAGGT

GGT

akan tetap bernilai 3 maka pasangan dari 3 karakter awal pada barisan

tersebut yang berpasangan dengan spasi sepanjang 3 harus diberi nilai O.

H,, =Pemasangan | karakter awal pada barisan Y dengan spasi.

Similar dengan inisialisasi dari H, ;, karena pemasangan tersebut

menandakan tidak adanya kesamaan pada pemasangan segmen k karakter
awal pada barisan Y dengan spasi sepanjang | pada barisan X maka kita
memberi skor pemasangannya bernilai 0 sehingga pemasangan tersebut

tidak mempengaruhi nilai dari skor penyejajaran segmen yang lain.
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H;; =Skor maksimum dari penyejajaran dua segmen yang berakhir di X,

dan vy,
Formulauntuk H,;
Hi; =max{H_,,+ s(xi,yj),n;glx(Hi_kJ -W,), rr?gx(Hiyjf, -W,),0}

1<i<n; 1<j<m

Formula tersebut terjadi dikarenakan pada penyejajaran yang berakhir

pada X dari barisan X dan y; dari barisan'Y terdapat empat kemungkinan

1. Pemasangan terakhir dari penyejajaran tersebut adalah pemasangan

karakter X dankarakter y; sehingga skor penyejajarannya adalah

skor penyejajaran yang berakhir pada xi-1 dan yj-1 ditambahkan
dengan skor pemasangan xi dengan y;j :

H ;= Hi—l,j—l + S(Xi'yj)

L]

2. Pemasangan terakhir dari penyejajaran tersebut adalah pemasangan
k karakter pada barisan X dengan spasi sepanjang k pada barisan Y
sehingga skor penyejajarannya adalah skor penyejajaran yang
berakhir pada xi-k dan yj dikurang skor pemasangan k karakter dengan
spasi.

H ;= (Hi—k,j -Wg)

L]
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3. Pemasangan terakhir dari penyejajaran tersebut adalah pemasangan |
karakter pada barisan Y dengan spasi sepanjang | pada barisan X
sehingga skor penyejajarannya adalah skor penyejajaran yang
berakhir pada xi dan yj-I dikurang skor pemasangan | karakter dengan
spasi.

Hi,j =( Hi,j—l -W)

4. Jika ketiga pilihan diatas tidak lebih besar dari nilai 0 maka
penyejajaran segmen yang berakhir pada x;dan y; dinyatakan tidak
memiliki kemiripan. Agar pasangan segmen tersebut tidak
mempengaruhi skor penyejajaran segmen yang lain maka skor
penyejajaran pasangan segmen tersebut diberi nilai 0.

H.=0

1]
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llustrasi pengisian bobot pada H;
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0

Y1

Y2

Yit

Yi

0 Hoo |Ho1: |[Ho.2 Ho,-1 Ho,
X1 Hio |[Hi1 [Hi2 Haj1 Hij
X2 Hoo [H21 [He22 Hzj1 Hoj -
Xi-1 | Hiiio |Hiii1 | Hia2 Hi-ij1 | Higj A
Xi Hio Hi1 \Hi,j

Hi2

N

.

3.3. Penelusuran Kembali

yang terakhir maka akan dilakukan penelusuran kembali. H; ; merupakan

Setelah pengisian tabel skor selesai hingga pemasangan karakter

skor penyejajaran maksimum dari pemasangan dua segmen dari dua barisan

sehingga semakin besar nilai H, ;

]

semakin besar. Berdasarkan hal tersebut maka pasangan segmen yang

maka kemiripan dari dua segmen tersebut

memiliki kemiripan paling besar akan memiliki nilai H; ; terbesar dari semua

nilai H yang ada. Misalkan terdapat pasangan segmen dengan kemiripan
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terbesar memiliki nilai H; ; maka segmen tersebut berakhir pada x; dan vy,

sehingga penelusuran kembali dimulai dari H, ;.

Setelah mengetahui bahwa pasangan segmen dengan kemiripan

paling tinggi berakhir pada x; dan y;selanjutnya kita akan mencari dimana

pasangan segmen tesebut dimulai. Pada penelusuran kembali kita memulai

dari nilai H, ; yang paling besar. Penelusuran kembali ini dilakukan sampai
kita menemukan H, ; yang bernilai 0 yang menandakan pasangan segmen
tersebut dimulai. Karena H, ; yang bernilai 0 menandakan bahwa pasangan
segmen yang berakhir pada nilai H; ; tersebut tidak memiliki kemirpan

sehingga pasangan segmen tersebut tidak termasuk dalam pasangan
segmen yang memiliki kemiripan terbesar karena akan membuat kemiripan

dari pasangan segmen terebut berkurang.

3.4. Contoh penyejajaran Smith-Waterman

Berikut ini adalah beberapa contoh dari penyejajaran lokal barisan D NA.
Contohl:

X:GAGGT

Y:ACGGTAC
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s(x,Y;) = bobot pemasangan x (karakter ke i dari barisan X) dengan

y; (karakter ke jdari  barisan Y)

=1.0 jika x =y,
=-0.3 jika x =y,
W, = bobot pemasangan karakter pada barisan dengan spasi yang

memiliki panjang k.

=10+03*k dimana k adalah panjang spasi

Pertama kita akan membuat matriks H
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Dimana

H,, = maskimum kesamaan sebelum adanya pemasangan karakter.

=0.0
H;; =maksimum kesamaan dari dua segmen yang berakhir di x dan vy,
Hi; =max{H.;, + s(x.Y;), e (Hiyj—W), g (H; ;. —W).0}

1<i<n;1<j<m
H,, =pemasangank karakter awal pada barisan X dengan spasi.
=0.0
=pemasangan | karakter awal pada barisan Y dengan spasi.

=0.0

Formula untuk H, ;
5. Jika x;,dan y; saling berpasangan maka :
Hip = Hig o s(x;, ;)
6. Jika x, berada pada akhir dari spasi dengan panjang k maka
H,, = (H,

7. Jika y;berada pada akhir dari spasi dengan panjang | maka

H; ; =( Hi s -W)
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8. H;, =0 ; untuk mencegah perhitungan nilai negatif, menandakan tidak

ada kesamaan antara pasangan segmen yang berakhir pada x; dan y;

=max {H,_,, +s(x,y;),max(H,,; -W,), max(H,, , -W,),0.0}

=max{ 0-0.3 , max(0-(1+0.3*1)),max( 0-(1+1/3*1)),0.0} =0.0
=max{ H ; +5(X,, y,), max(H, ,, =W, H, ,, =W,), max(H,, , -W;),0.0}

=max{0.0-0.3,max(0.0- (1+1.3*1),0.0-(1+0.3*2)),max(0.0-(1+0.3*1)),0.0}
=0.0

=max{ H,,+s(x;,y,), max(Hg,, ~W;, H, ,, -W,, H, ;, -W,),

max(H,,, —W,),0.0}

=max{0.0 + 1.0 , max(0.0- W,,0.0-W, ,0.0-W,),max(0.0- W, ),0.0} =1.0
= max{{H,, +s(X,, ¥), ffgg}(H4_k,1 -W,), rrllglx(Hélylf, -W,),0.0}}

=max{0.0 + 1.0, max(1.0-W, ,0.0-W, ,0.0-W,,0.0-W,),

max(0.0- W,),0.0}=1.0

= max{{H, o +5(X, ¥1),max(H . ~W,), max(Hs, , ~W,),0.0} }
=max{0-0.3, max(1.0-W, ,1.0-W,,0.0-W, ,0.0-W, ,0.0-W, ),max(0.0- W,

),0.0}=0.0

= maX{{Hs,o + S(XG’ yl)’ ngglx(He—k,l _Wk)’ rTIISX(Hﬁ,l—I _WI)' 0-0}}

= max{0-0.3, max(0.0-W, ,1.0-W, ,1.0-W,,0.0-W, ,0.0-W, ,0.0-W,

),max(0.0- W,),0.0}=0.0
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=max{ Hg, +5s(X;, y,), ”QSX(HHJ -W,), rr|12alx(H7YLI -W,),0.0}

=max{0-0.3 , max(0.0-W, ,0.0-W,,1.0-W,,1.0-W, ,0.0-W, ,0.0-W, ,0.0-W,
),max(0.0- W,),0.0}=0.0

=max{ H,, +s(x,,Y,), max(H,_,, —W,), max(H,, , -W,,H,, , -W,),0.0}

=max{0.0 + 1.0, 1.0-(1+1/3*1),0.0-(1+1/3*1),0.0}=1.0
=max{ H,, +s(x,, y,),max(H, ., -W;,H, ,, -W,),

max(H,, , -W,,H,, ,-W,),0.0}

= max{0.0-1/3 , 1.0-(1+1/3*1), 0.0-(1+1/3*1),0.0}=0.0
=max{ H,, +5(X;,Y,), ”lex(Hs—k,z -W,), ”,‘gX(Hs,z—l -W,),0.0}
= max{0.0-1/3 , 0.0-(1+1/3*1),1.0-(1+1/3*1),0.0}=0.0
=max{ H,, +s(X,, Y,), nl'(lglx(Hél_k'2 -W,), rrﬂgalx(H“_, -W,),0.0}
= max{1.0-1/3 , 0.0-(1+1/3*1),1.0-(1+1/3*1),0.0}=0.7
=max {H,, +s(Xs, ¥,), rr;glx(Hsfkv2 -W,), rr|12alx(H5'27I -W,),0.0}
=max{1.0-1/3 , 0.7-(1+1/3*1),0.0-(1+1/3*1),0.0}=0.7
=max{ Hy; +5(X5, ¥,), nggllx(He)_k'2 -W,). WQ(HG’Z_, -W,),0.0}
=max{0.0+1.0 , 0.7-(1+1/3*1),0.0-(1+1/3*1),0.0} = 1.0
=max{ Hg; +s(X;, Y,), n’kk;;llx(Hm2 -W,), rrllgx(Hm, -W,),0.0}
= max{0.0-1/3 , 1.0-(1+1/3*1), 0.0-(1+1/3*1),0.0} = 0.0

=max{ H,, + s(X Ya), nl}g‘lx(Hl—kB W), rrllglx(Hl,s—l -W),0.0}

= max{0.0-1/3 , 0.0-(1+1/3*1),1.0-(1+1/3*1),0.0}=0.0
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= max{ H1,2 + S(sz ys): ngglx(Hszs _Wk)’ n’llng(H2'37| _\NI)7 0-0}
=max{1.0-1/3 , 0.0-(1+1/3*1),0.0-(1+1/3*1),0.0}=0.7
=max{ H,, +5(X;, ¥s), rrk]ng(Hs—ks —Wo), nl]glx(Hs,s—l -W;),0.0}

=max{0.0+1.0 , 0.7-(1+1/3*1),0.0-(1+1/3*1),0.0}=1.0

= max{ H3,2 +S(Xu ys)a er]glx(H47k,3 _Wk)1 nl]glx(Hmsfl _VV|),0-O}

=max{0.0+1.0, 1.0-(1+1/3*1),0.7-(1+1/3*1),0.0}=1.0
=max{ H,, +s(x., ¥s), TSX(Hs—k,s -W,), ITIISX(HS’S_, -W,),0.0}
=max{0.7-1/3 , 1.0-(1+1/3*1),0.7-(1+1/3*1),0.0}=0.3

=max{ Hs , +5(Xg ¥a), ”,}Slx(He—ks -W,), nl]SX(Ha,H -W;),0.0}

= max{0.7-1/3 , 0.3-(1+1/3*1),1.0-(1+1/3*1),0.0}=0.3

=max{ Hg, +s(x;, Ys), nQZalX(HLk,s -W,), n’llng(H7'3_, -W).0.0}

= max{1.0-1/3 , 0.3-(1+1/3*1),0.0-(1+1/3*1),0.0}=0.7

=max{ Ho,3 + S(Xv Ya): nQZaIX(Hl—kA _Wk)! ”I]SX(HLA.fl =W ),0.0}

= max{0.0-1/3 , 0.0-(1+1/3*1),0.0-(1+1/3*1),0.0}=0.0

=max{ Hy;+5(x,,¥,), n;glx(Hz-k,zt —W). rrEiX(HzA—l -W;),0.0}

= max{0.0-1/3 , 0.0-(1+1/3*1),0.0-(1+1/3*1),0.0}=0.0

=max{ H,,+ S(Xs, Ya), anlX(Haka -W,), rTElX(Hs,H -W,),0.0}

=max{0.7+1.0 , 0.0-(1+1/3*1),1.0-(1+1/3*1),0.0}=1.7

=max{ His + S(X41 Ya), rT;(‘2;‘1L)((H4—k,4 —W), ITIISX(H4'4_| -W,),0.0}

max{1.0+1.0 , 1.7-(1+1/3*1),1.0-(1+1/3*1),0.0}=1.0
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H6,4

H7,4

H5,5

H7,5

:max{ H4,3 + S(Xs’ Y4)v n;glx(Hska _Wk)’ n?SX(Hs,H _WI)’ O-O}
=max{1.0-1/3 ,2.0-(1+1/3*1),0.3-(1+1/3*1),0.0}=0.7
:max{ H5,3 + S(Xei Y4)’ rrk]ng(Hs—k,A _Wk)’ rrIISlX(HﬁA—I _VV|)7 0-0}

=max{1.0-1/3 ,2.0-(1+1/3*1),0.3-(1+1/3*1),0.0}=0.7

:max{ He,s +S(X71 y4)’ er]gLX(H7—k,4 _Wk)’ rrllglx(Hmfl _W|)v0-0}

=max{1.0-1/3 ,2.0-(1+1/3*1),0.3-(1+1/3*1),0.0}=0.7

=max{ Ho,+s(X,Ys), Tgx(Hl-k,s -W,), WSX(H1,5—| -W),0.0}
=max{1.0-1/3 ,2.0-(1+1/3*1),0.3-(1+1/3*1),0.0}=0.7

=max{ H,,+ S(X;, ¥s), n;glx(Hsz,s -W,), n;'gx(Hz,S—l -W;),0.0}

=max{1.0-1/3 ,2.0-(1+1/3*1),0.3-(1+1/3*1),0.0}=0.7

=max{ H,, +s(x, Ys), nl'(]ZalX(Hs—k,s ~Wo), n?gX(Ha,s—l -W),0.0}
=max{1.0-1/3 ,2.0-(1+1/3*1),0.3-(1+1/3*1),0.0}=0.7
=max{ H3,4 Y S(X41 Ys)» er]ng(H4—k,5 _Wk)’ rTlng(H4'5,| -W,),0.0}

=max{1.0-1/3 ,2.0-(1+1/3*1),0.3-(1+1/3*1),0.0}=0.7

=max{ H,,+s(%, Ys), ngzalX(HS—k,S —Wo), rTI]gX(Hs,s—l -W;),0.0}

=max{1.0-1/3 ,2.0-(1+1/3*1),0.3-(1+1/3*1),0.0}=0.7

=max{ H; , +8(X1 ¥s)s rrk]g-X(H67k'5 -W,), nﬂglx(He,sfl -W,),0.0}

=max{1.0-1/3 ,2.0-(1+1/3*1),0.3-(1+1/3*1),0.0}=0.7

:max{ H6,4 +S(X7' ys)' Tglx(HLk,s _Wk)’ rqu(H7’5_| _WI)'O'O}

=max{1.0-1/3 ,2.0-(1+1/3*1),0.3-(1+1/3*1),0.0}=0.7
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0 G A G G T
0 (0.0 0.0 |0.0 0.0 0.0 0.0
A | 0.0 0.0 1.0 0.0 0.0 0.0
C |00 00 |00 0.7 0.0 0.0
G | 0.0 1.0 |00 1.7 0.4
G | 0.0 10 |07 1.0 14
T (0.0 0.0 |0.7 0.4 0.7 3
A | 0.0 0.0 1.0 0.4 0.4 I_1.7
C (00 00 |00 0.7 0.1 14

Elemen H yang memiliki nilai yang paling besar adalah :

Lakukan penelusuran kembali

H, ; didapat dari H,,+5s(X;,Ys) = 3.0

H,, didapatdari H,,+ s(x,,y,)=2.0

H,, didapatdari H,,+ s(x;,Yy;)=1.0

H,=3.0
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Karena nilai H,, =0 maka prosedur penelusuran kembali telah sesai.

Jadi segmen yang memiliki tingkat kemiripan paling besar adalah :

G G T
G G T
Contoh 2:

Barisanpertama :'‘GTATC’

Barisan kedua GTTC

Yang pertama harus dilakukan adalah membuat tabel skor dari penyejajaran

tersebut :
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Setelah itu kita akan mencari nilai H, ; :

H,, =0,0
H,, =0,0
H,, =0,0
H1,1 = max { H1—1,141 + S(Xr Y1)’ maX(Hl—Ll _Wl)' maX(Hl,l—l _Wl)l O-O} =1.0
H,, =max{H,,+s(x,Y,),max(H,,, -W,;,H, ,, -W,),max(H,,, -W;),0.0} = 0.0
H3,1 =max{ Hz,o - S(X3, yl)’ maX(H3—1,l _W1v H372,1 _Wzi H3—3,1 _Ws) )
maX(Hl,l—l _W1)1 0-0}
=0.0
H,, = max{{Hs,o +8(X40 V) nlzglx(H4—k,1 -W,), rTllglx(H4,17| -W;),0.0y}= 0,0
H5,1 = maX{{HA,o + S(Xs’ yl)’ er]glx(HS—k,l _Wk)’ nl]glx(Hs,l—l _W|)’ O-O}} =0.0
H,, =max{Hg, +s(X,Y,),max(H,, —W,),max(H,, , -W;,H,, , -W,),0.0}=0.0
H2,2 :max{ H1,1 +S(X27 yz)’ maX(Hzfl,z _Wl’ H272,2 —Wz) )
maX(HZ,Z—l _Wl’ Hz,z—z _W2)10-0}
=20
H,, =max{H,, +5(X, Y,), r?glx(Hsfk,z -W,), nLalX(H&H -W),0.0}=0.7
H,, =max{H;, +s(X,,Y,), ngng(ku,z —W), FT)SX(H4,2,. -W,),0.0} =1.0
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=max {H,, +s(Xs, Y,), ”ggX(Hsfk,z -W,), "}gX(Hs,zfl -W,),0.0}=0.1
=max{ Hy, +s(x, ¥,), ”QSX(Hlfk,a -W,), WSX(HLH -W,),0.0}=0.0
=max{ H,, +s(X,, ¥s), anll)((HH3 -W,), n?glx(H‘,_Bf, -W,),0.0}=1.0
=max{ H,, +s(x,, Y,), rrggtlx(HH,3 -W,). WQX(H&?’*' -W,),00}=1.7
=max{ H,, +5(X,, ¥3), n;g\lx(HLl_k’3 -W,), rr|1§11x(H4’3_I -W,),0.0} =1.7
=max{ H,, +s(Xs, Ys), rri;\glx(HE,_k,3 —=W.), ITIIZalX(HS]?)_l -W,),0.0}=0.7
=max{ H,; +s(x, Y,), nggllx(Hl_k’4 -W,), n;lng(HM_l -W,),0.0}=0.0
=max{ H,; +S(X,, ¥,), rrkuzilx(Hz_k,4 -W,), n?glx(szél_I -W,),0.0}=0.4
=max{ H,; +s(x,, Y,), n2<;:1lx(H3_ky4 -W,), WSX(H&“-' -W,),0.0}=0.7
=max{ H, ; +s(x,, ¥,), erlglx(HLH(’4 -W,), WSX(HALM -W,),00}=1.4

=max{ H,;+s(X;,Y,), er]glx(Hs_M -W,), rrllgalx(H%, -W,),0.0}=2.7

Tabel skor dari penyejajaran diatas adalah :

0 G T T C
0 |0 0 0 0 0
G |0 1 0 0 0
T |0 0 2 1 0.4
A |0 0 0.7 1.7 0.7
T |0 0 1 1.7 14
C |0 0 0.1 0.7 2.7
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Nilai H;; yang memiliki nilai terbesar adalah: H,, =4.0

Lakukan penelusuran kembali

H,, didapatdari H,, +s(x,,y,)=2.7

H,, didapatdari H;, + s(x;,y,)=1.7

H,, didapatdari H,, - W;=0.7

H,, didapatdari H,, + s(x,,y,)=2.0

H,, didapatdari H,, + s(x,y,) =1.0

Karena nilai H,, =0 maka prosedur dari penelusuran kembali telah selesai.

Jadi segmen yang memiliki tingkat kemiripan paling besar adalah:
GTATC

GTTC

Dengan penyejajaran yang memiliki nilai paling besar adalah:
GTATC

GT_TC

Dengan nilai skor maksimum adalah 2.7.
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3.4. Penggunaan Program dinamik pada Metode Smith-Waterman

Program dinamik adalah prosedur matematika yang di desain untuk
tujuan utama meningkatkan efesiensi computer untuk masalah program
matematika dengan membagi-bagi masalah itu menjadi lebih kecil, dengan
demikian komputasinya menjadi lebih mudah. Program dinamik memiliki
ciri2x memecahkan masalah dalam stage-stage, dengan tiap stage
melibatkan tepat satu variable optimisasi. Komputasi pada stage berbeda

dihubungkan secara komputasi rekursif untuk menemukan hasil solusi

optimal yang mungkin untuk seluruh masalah.

Konsep dasar yang merupakan karakteristik masalah pemrograman

dinamik antara lain

1. Suatu masalah dibagi kedalam beberapa tahapan, dengan

keputusan kebijakan diperlukan pada tiap tahapnya.

2. Tiap tahap mempunyai sejumlah keadaan yang saling

berhubungan.

3. Pengaruh keputusan kebijakan di tiap tahap adalah merubah

keadaan sekarang menjadi keadaan yang terhubung dengan tahap

berikutnya.

4. Prosedur penyelesaiannya dirancang untuk menemukan keputusan
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kebijakan dari keseluruhan masalah.

5. Saat keadaan sekarang, suatu keputusan kebijakan untuk tahap

yang belum dilalui tidak bergantung dari kebijakan yang telah

diambil pada tahap sebelumnya.

6. Prosedur penyelesaian ditandai dengan menemukan keputusan

kebijakan pada tahap terakhir.

7. Adanya suatu hubungan rekursif.

Dalam pendekatan program dinamik masalah penyejajaran barisan
merupakan pencarian jalur dengan skor terbesar dari keadaan awal sampai

keadaan akhir.

Berikut ini adalah contoh pendekatan program dinamik yang digunakan

untuk menyelesaikan masalah dua barisan dengan metode Smith-Waterman.

Diberikan dua barisan

X:GAGGT

Y:ACGGTAC

Maka berikut ini adalah jaringan multistage pada masalah penyejajaran

diatas :
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tahap tahap tahap Tahap Tahap tahap tahap tahap
0 1 2 3 9 10 11 12
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30 | eeees 72
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Penjelasan pada gambar tersebut.

Titik (0,0) adalah maskimum kesamaan sebelum adanya
pemasangan karakter

Skor maksimum di titik ini adalah 0,0 (H,, =0,0)

Titik (0,1) ,(0,2),...,(0,n) pemasangan n karakter pada barisan X
dengan spasi pada barsan Y

Karena skor pemasangan karakter awal pada barisan X dengan spasi
adalah 0

Skor maksimum pada titik ini adalah 0,0 (H,, =H,, =...=H;; =0,0)

Titik (1,0), (2,0), (3,0),.....,(m,0) pemsangan spasi pada barisan X
dengan m karakter pada barisan Y. karena skor pemasangan karakter
awal pada barisan Y dengan spasi adalah 0. Maka skor maksimum
padatitk H,, = H,,=...=H,, = 0,0

Titik (1,1) adalah maksimum kesamaan yang berakhir di karakter
pertama barisan X dan karakter pertama pada barisan Y. maka skor
maksimum pada titik (1,1) berasal dari kemungkinan tiga skor titik yaitu
(0,0),(2,0), dan (0,1). Maka dipilihlah titik yang me mberikan skor

maksimum pada titik (1,1) dan lebih besar dari 0. Karena skor

maksimum dari ketiga titik tersebut nilainya lebih kecil dari 0 maka skor

maksimum dari titik (1,1) adalah 0,0 (H,, =0,0)
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Titik (1,2) adalah maksimum kesamaan yang berakhir di karakter
kedua barisan X dan karakter pertama barisan Y. skor maksimum
pada titik (1,2) bergantung pada skor di titik (0,2) , (1,1),(1,0),(0,1).).
Maka dipilihlah titik yang memberikan skor maksimum pada titik (1,2)
dan lebih besar dari 0. Kita mendapatkan bahwa skor maksimum pada
titik (1,2) berasal dari titik (0,1) dengan skor maksimumnya yaitu 1,0.

Maka nilai dari H,, adalah 1,0

dan seterusnya sampai pada titik ( 7,5).

Dari gambar tersebut proses pengisian dandan pemilihan skor maksimum

di tiap tahap bergantung pada tahap sebelumnya

tahap O merupakaninisialisasi keadaan awal yaitu pada titik (0,0)
tahap 1 terdiri dari dua keadaan vyaitu titik (0,1) dan (1,0). Tahap ini
bergantung pada tahap 0

tahap 2 terdiri dari tiga keadaan yaitu titik (0,2),(1,1) dan (2,0) . tahap
ini bergantug dari tahap 1 dan tahap 0.

Tahap 3 terdiri dari empat keadaan vyaitu titik(0,3),(1,2),(2,1),(3,).
Tahap ini bergantung pada tahap 2, tahap 1 dan tahap O.

Dan seterusnya.
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BAB IV

IMPLEMENTASI

Pada bab ini kita akan melihat imple mentasi dari algoritma dengan
menggunakan software matlab 7. Input dari software tersebut adalah 2
barisan DNA dimana didalam DNA barisan itu terdiri dari empat karakter
Alanine(A), Guanine(G),Thymine (T),dan Cytosine(C ). Penulis mengambil
barisan secara acak dari bioinformatic toolbox pada matlab 7. Sedangkan
output-nya adalah hasil penyejajaran lokal yang optimal yang terdapat pada
kedua barisan tersebut dengan skor maksimum. Berikut ini adalah hasil

implementasinya.

4.1 Hasil Implementasi

Pada subbab ini akan dilihat hasil dari penyejajaran dari dua buah barisan
untuk beberapa contoh barisan dengan panjang karakter yang berbeda-beda.

Berikut ini adalah hasil percobaan yang dilak ukan.

Contoh satu:

Barisan yang diambil secara acak dengan panjang karakter maksimal 10

karakter yang diacak mengunakan matlab 7.0.1.

41
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Didapat dua barisan sebagai berikut

Barisan1 :‘G TC GG C C T A’ dengan panjang karakter 9.

Barisan2 :'AC G T C A C T dengan panjang karakter 8.

42

hasil output dari penyejajaran kedua barisan diatas dapat dilihat dari gambar

berikut :

Fi=  Ddé Debug Desktop Window Help

Bangak karakcer barisas pertama adalah 9
lanyak karakEer bacissan kedan adalah @

segl =

CTCOECCTA

aegE =

AOGTCACT
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File Edt Doty Dekbop ‘Windoss  Help

.00 o, 00 .00 1,00 1.70 1.48 L. 40 2.49 1.30
-] o, 00 L.00 o,48 0.7 2.T9 L. 40 2.40 2.10
o.00 0,00 L.00 0.7a 0.10 1.70 z . a0 2 .40 2.10
] a. 50 000 G.7a 190 1,18 1. &€ 2.10 a0
-] 1.00 .00 0.8 T 1.48 - BT 1.10 2.10
ase =

a o a =] 0 =] i =] o

a 100 100 o 4 li] 100 Ela i 100 100

o il 100 100 0 1 2 ¥ o

a ELili) L] EL ] 1 o i 2] 3

1] Ol 100 o 1 i i F4

o 10 100 o Z 1 o =1

1] FLale O 2 o La] o

1] FLale o (=] o Le] L]

o 10 100 o 2 o o

1] o LD gD o L ] La] i

milas maksimws dars pensejajacean lokal £ bacisan dom oedes pasds @(8,3] msdslabh 3.490

=equance]l =

EGTCACT

panjang daci pensejajacan lo¥al adalanh T
ang Segmen dari BaFisan 1 sdalah &
sang Aegmen dar: barisan I adalah T
banpakapn pasangan Py sexa adalak =
bBangakapPa pasangan Py berbeds adalah 1
bBanpakapa delesi adablah 1

Matriks z pada gambar diatas menyatakan tabel skor dari penyejajaran lokal.
Pada gambar tersebut terlihat bahwa terdapat tabel skor dari penyejajaran
berukuran 10 x 9. Nilai maksimum dari tabel tersebut terdapat pada z(9,9)
yaitu 3,4. Setelah itu dilakukan penelusuran kembali dimulai dari z(9,9).
Penelusuran kembali dilakukan dengan menggunakan matriks Trace. Pada

matriks trace angka k(1 <k<10)

pada trace(i,j)) menandakan bahwa x; berada pada akhir dari spasi dengan

panjang k. jika matriks trace(i,j) bernilai I(-10<I<-1) menandakan bahwa y;

berada pada akhir dari spasi dengan panjang |. angka 100 pada trace(i,))

menandakan bahwa z(i,j) bernilai O.
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Pasangan segmen dari kedua barisan tersebut yang memiliki kemiripan

maksimum adalah :

‘C GG C C T dari barisan pertama dan

‘CGTCAC T dari barisan kedua

penyejajaran lokal dari kedua barisan yang paling maksimum adalah :

CGGC_CT

CGTCACT

panjang dari penyejajaran lokal adalah 7

panjang segmen dari barisan pertama adalah 6

panjang segmen dari barisan kedua adalah 7

banyaknya pasangan yang sama dari penyejajaran lokal tersebut adalah 5

banyaknya pasangan yang berbeda adalah 1

banyaknya pasangan dengan spasi adalah 1

besar bobot maksimum dari penyejajaran tersebut adalah 3,4
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contoh 2 ;

barisan yang diambil secara acak dengan panjang karakter maksimal 10

karakter

karakter yang diambil adalah :

barisan1 GAGTGTAT

barisan2 GAGA GAG

hasil output dari penyejajaran dapat dilihat dari gambar berikut :

=k MATLAB
File Edit Debug Desktop MWindow Help

Banyak karakter barisan pertama adalah 8§
Banyak karakter bharisan kedua adalah 7

segl =

GLAGTGTAT

matriks dari = =

o.oo o.oo O.o0 o.o0 o.oo o.oo o.oo o.oo
o.oo 1.00 o.o0 1.00 o.o0 1.00 o0.0o0 1.00
o.oo o.oo 2.00 o.70 2.00 o.7o 2.00 o.70
o.oo 1.00 o.70 3.00 1.70 3.00 1.70 3.00
o.oo o.oo o.70 1.70 2.70 1.70 2.70 1.70
o.oo 1.00 0.10 1.70 1.40 3.70 2.40 3.70
o.oo o.oo o.70 1.10 1.40 Z.40 3.40 Z2.40
o.oo o.oo 1.00 0.30 Z2.10 Z.10 3.40 3.10
o.oo o.oo o.0o o.7o 0.50 1.80 Z2.10 3.10
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Trace =
[u] [u] [u] [n] a [u] [u] [n]
o o 100 o 100 o 100 o
[u] 100 [u] -1 a -1 [u] -1
o o 1 o -1 o -1 o
[u] 100 [u] 1 a 1 [u] 1
o o 3 o 1 o -1 o
[u] 100 [u] 3 a 1 [u] 1
o 100 o 3 o 2 o o
a 100 100 a 1 3 1 a

nilai maksimum dari pensejajaran lokal 2 harisan dna ada pada = (6,6) adalah 3.70
sequencel =

GAGTG

segquencez =
GALGLG

ranjang dari pensejsjaran loksl adalah 5
ranjang secgmen dari barisan 1 adalah 5
panjangyg segmen dari barisan 2 adalah S5
bhanvaknya pasangan v9 Ssuna adalah 4
banyaknya pasangan g berbeda adalah 1
hanyaknya delesi adalah 0O

by

<$\ Start_

Dari gambar tersebut terlihat tabel skor (tabel z) dari penyejajaran
diatas berukuran 9 x 8. Nilai maksimum dari tabel tersebut terletak pada

Z(6,6) senilai 3,7 setelah itu dilakukan penelusuran kembali dari titik tersebut

dengan menggunakan tabel trace.

Pasangan segmen dari kedua barisan yang memiliki kemiripan

maksimum adalah :

G A G T G dari barisan pertama dan

G A G A G dari barisan kedua.

penyejajaran lokal dari kedua barisan yang paling maksimum adalah :
GAGTG

GAGAG
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panjang dari penyejajaran lokal adalah 5

panjang segmen dari barisan pertama adalah 5

panjang segmen dari barisan kedua adalah 5

banyaknya pasangan yang sama adalah 4

banyaknya pasangan yang berbeda adalah 1

banyaknya pasangan dengan spasi adalah 0

besar skor dari penyejajaran tersebut adalah 3,7.
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BAB V

KESIMPULAN

Berdasarkan dari percobaan-percobaan yang telah dilakukan kita
diperoleh bahwa pada beberapa barisan-barisan tertentu, penyejajaran lokal

dari barisan tersebut sama dengan penyejajaran global dari barisan itu.

Kelebihan pada metode Smith-Waterman adalah dapat menentukan
pasangan segmen dari dua barisan yang memiliki kemiripan paling tinggi
tanpa harus memperhitungkan seluruh kemungkinan pasangan segmen yang
mungkin terjadi. Pada metode ini kita dapat pula mengurutkan pasangan

segmen berdasarkan dari kemiripannya.
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LAMPIRAN

Lampiran 1

clc

nseqgl = ceil(rand(1l)*10);
nseqg2 = ceil(rand(1l)*10);

seql = randseqg(nseqgl, 'alphabet', 'dna');

fprintf ('Banyak karakter barisan pertama adalah %d\n',nseql);
seqg2 = randseqg(nseq2, 'alphabet', 'dna');

fprintf ('Banyak karakter barisan kedua adalah %$d\n',nseq?);
seql

seqg?2
rseql = ['0',seql];
rseqz2 = ['0',seqg2];

$pembuatan matriks z (bobot) dan trace (penelusuran kembali)
z = zeros(nseql + 1,nseg2 + 1);
trace = zeros(nseql + 1, nseg2 +1);

for i=2 : nseql + 1
for j=2 : nseg2 + 1

if(rseqgl (i) == rseg2(j))
p = z(i-1,3-1) + 1 ;
else
p = z(i-1,3-1) - (0.3);
end
deli = z(i-1,73) - (1 + 0.3);
pdeli =1;
for k=2 :1 -1
fakedeli = z(i-k,3j) - (1 + (0.3)*k);

if( fakedeli > deli)
deli = fakedeli;

pdeli = k;
end
end
delj = z(i,3-1) - (1 + 0.3);
pdelj = 1;
for k=2 :73 -1
fakedelj = z(i,j-k) - (1 + (0.3)*k);

if( fakedelj > delj)
delj = fakedelj;
pdelj = k;
end
end

Z(lrj) = max([p,deli,delj,O] ) 7

if (z(i,3J)==p)

50
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trace(i,j) = 0;
elseif(z(i,]) ==deli)
trace(i,j) = pdeli;
elseif(z(i,]) ==delj)
trace(i,j)= -pdelj
elseif(z(i,7)==0)
trace(i,j) = 100;

end

end
end

fprintf ("\n\n"');

fprintf ('matriks dari z = \n');

for i=1 : nseqgl+l
for j=1 : nseqg2+l
fprintf ("\t%.2£',2(1i,73));
end
fprintf('\n"')
end

trace

$menentukan skor terbesar
[p,al = max(z);

[mp,mg] = max(p) ;s

fprintf('nilai maksimum dari penyejajaran lokal 2 barisan dna ada pada

z (%d, %$d) adalah %.2f\n',qg(mq),

$penelusuran kembali
sequencel = "',
sequence2 = '';
v = g(mqg) ;
w = mqg;
while( v > 1 && w > 1)
if (trace(v,w) == 100)
v=0;
w=0;

elseif (trace (v, w) = 0)

’

mg, z(g(mqg),mq)):;

sequencel=[rseql (v), sequencell];
w),

sequence2=[rseqg?2 (
v=v-1;
w=w-1;

elseif (trace(v,w) > 0)

sequence?];

for i = 1 : trace(v,w)
sequencel = [rseql (v),sequencel];
sequence?2 = [' ',sequencel2];

end

v=v-trace (v, w);

elseif (trace(v,w) < 0)
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for j =1 : ((-1) * trace(v,w))
sequencel = [' ', sequencel];
sequence2?2 = [rseg2(w), sequence2];
end
w=w-((-1) * trace(v,w));
end
end
sequencel
sequence?
s = numel (sequencel) ;

fprintf ('panjang dari penyejajaran lokal adalah %d\n',s);

if (sequencel (i)=="'_")
d=d+1;

elseif (sequence2 (i)=="_")
d=d+1;

elseif (sequencel (1) == sequence2 (i))
k=k+1;

elseif (sequencel (1) ~= sequence2 (1))
m = m+l;

end
end
$panjang sequence 1 dan 2
pseqgl = 0;
pseqg2 = 0;
for i=1 :s
if (sequencel (i)~="_")
pseqgl = psegl+l;
end
if (sequence2 (i)~='_")
pseg?2 = pseq2+1l;
end
end

fprintf ('panjang segmen dari barisan 1 adalah %d\n',pseql);
fprintf ('panjang segmen dari barisan 2 adalah %d\n',pseg2);

fprintf ('banyaknya pasangan yang sama adalah %d \n', k);
fprintf ('banyaknya pasangan yang berbeda adalah %d \n',m);
fprintf ('banyaknya spasi adalah %d\n',d);
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